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E RESUMEN. Después de diez años del primer registro del picudo del algo- 
donero, Anthonomus grandis Boheman (Coleoptera, Curculionidae), en la Ar- 
gentina, el insecto ha llegado a la zona algodonera del Chaco. Los estudios 
moleculares realizados sobre poblaciones de la Argentina, Brasil y Paraguay, 
y posibles poblaciones fuente de EE.UU y México, han aportado información 
relevante para el control de la plaga. Se aplicaron las técnicas de RAPD (Po- 
limorfismos del ADN Amplificados al Azar) y de secuenciación de los genes 
mitocondriales de la Citocromo Oxidasa | y Il, las cuales permitieron identifi- 
car dos linajes principales de picudos: a) linajes con escasa o nula variabilidad 
medida en términos de heterocigosis y diversidad haplotípica, considerados 
colonizadores recientes, y asociados con ambientes xerófilos y cultivos de 
algodón (provincia de Formosa); b) linajes con una elevada variabilidad y di- 
versidad haplotípica, considerados ancestrales, y asociados con áreas de ve- 
getación nativa de la selva misionera (Parque Nacional Iguazú). Se supone 
que ambos linajes tendrían diferentes orígenes, adaptaciones y preferencias 
de huéspedes, y que en este momento se estarían hidridando en zonas de 
ecotono. Se postula que el picudo se hallaría presente en América del Sur co- 
mo consecuencia de una dispersión natural asociada principalmente con sus 
huéspedes silvestres de los géneros Gossypium y Cienfuegosia, probable- 
mente desde el Pleistoceno. Por otra parte no se descarta la posibilidad de 
una o más introducciones desde EE.UU. hacia Brasil, mediante el comercio 
del algodón. Se destaca la importancia del cultivo extensivo del algodón, y 
de la deforestación y formación de corredores entre fragmentos de selva, pa- 
ra explicar la dispersión rápida de la plaga durante los últimos 20 años, en 
áreas algodoneras y/o no algodoneras pero afectadas por serios disturbios 
ambientales, como por ejemplo la provincia de Misiones. 


PALABRAS CLAVE. Picudo del algodonero. ADN mitocondrial. RAPD. Argen- 
tina. Variabilidad poblacional. Linajes ancestrales y colonizadores recientes. 


E ABSTRACT. The cotton boll weevil in Argentina: Main results and implica- 
tions of the molecular studies. Ten years after the first record of the cotton boll 
weevil, Anthonomus grandis Boheman (Coleoptera, Curculionidae), in Argen- 
tina, the insect arrived in the cotton area of Chaco. Molecular studies on popu- 
lations from Argentina, Brazil and Paraguay, and possible source populations 
from USA and Mexico, provided helpful information to control the pest. 
RAPD technique (Random Analysis of Polymorphic DNA) and sequencing of 
Cytochrome Oxidase | and ll mitochondrial genes, allowed to differentiate 
two main lineages: a) lineages with scarce or null variability measured by 
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heterocigosis and haplotypic diversity, considered recent colonizers, and as- 
sociated with xerophytic environments and cotton areas (Formosa province); 
b) lineages with high genetic variability and haplotypic diversity, considered 
ancestral, and associated with areas of wild vegetation as the subtropical fo- 
rests of Misiones (Iguazú National Park). Both lineages probably have different 
origins, adaptations and host preferences, and at present would be hibridizing 
in ecotonal areas. We propose that the boll weevil probably occurs in South 
America as a consequence of a natural dispersal associated to wild hosts, 
mainly of the genera Gossypium and Cienfuegosia, probably since Pleistoce- 
ne times. On the other hand, there is a possibility of introductions from USA 
to Brazil, trough the commercial exchange. Extensive cotton cultivation and 
deforestation, with formation of corridors connecting fragments of forests 
would explain the rapid dispersal of the pest during the last 20 years, in cotton 
and/or non cotton areas under environmental impact, such as the Misiones 
province. 


KEY WORDS. Anthonomus grandis. Mitochondrial DNA. RAPD. Argentina. 


Population variability. Ancestral lineages and recent colonizers. 


INTRODUCCIÓN 


Una década después que el “picudo del algo- 
donero”, Anthonomus grandis, fuera registrado 
por primera vez en la Argentina, el insecto llegó 
al Chaco, provincia cuya economía se sustenta 
básicamente en la producción de algodón. Los 
departamentos de Primero de Mayo, Bermejo y 
Libertad han sido declarados en “emergencia” 
por resolución 262/03 del Boletín Oficial del 
“Servicio Nacional de Sanidad Agroalimentaria” 
(SENASA), y en consecuencia, deberá iniciarse 
una nueva etapa en la lucha contra la plaga. 

Hasta el presente, los principales esfuerzos de 
dicho organismo estuvieron destinados a impedir 
el avance del picudo, desde zonas algodoneras 
de Brasil y Paraguay hacia las provincias limítro- 
fes con la Argentina (Misiones y Formosa). Para 
ello, a partir de 1993, se diseñó una red de tram- 
pas de feromonas con el fin de monitorear los 
movimientos de la plaga en zonas específicas de 
vigilancia, como son las fronteras, los centros de 
acopio de algodón, las rutas provinciales y las 
áreas de cultivo (Manessi, 1997). No obstante los 
ingentes esfuerzos realizados para “erradicar” al 
picudo, la realidad actual indica que Anthonomus 
grandis se halla establecida en el país, desde Mi- 
siones hasta el norte de Corrientes y desde Formo- 
sa hasta Chaco, y que será necesario implementar 
un eficiente programa de control integrado de sus 
poblaciones para minimizar el impacto económi- 
co sobre la producción algodonera. 


En 1997 las autoras de esta contribución ini- 
ciaron estudios moleculares en poblaciones de A. 
grandis de Argentina, Brasil y Paraguay, y desde 
entonces han realizado diversos análisis con el 
fin de lograr una caracterización genética de las 
mismas, de estimar sus niveles de flujo génico y 
de interpretar sus principales vías de dispersión. 
En las últimas décadas las técnicas moleculares 
se han convertido en poderosas herramientas pa- 
ra el control de plagas, ya que permiten establecer 
el grado de aislamiento de las poblaciones, así co- 
mo su lugar de origen y los procesos históricos 
que tuvieron lugar durante su evolución en el 
tiempo y el espacio (Confalonieri et al., 1998, 
2002; Lanteri, 1999; Scataglini et al., 2000; Lante- 
ri £ Confalonieri, 2003). 

El objetivo principal de esta contribución es 
realizar una síntesis de los aportes más relevantes 
que surgen de los estudios moleculares, y discutir 
sus implicancias tanto a nivel de los conocimien- 
tos básicos, como aplicados al control de plagas. 


¿Por qué Anthonomus grandis 
es una plaga tan difícil de controlar? 


La información reunida sobre diversos aspec- 
tos de la biología de A. grandis (Falcón et al., 
1986; Manessi, 1997) contribuyen a explicar por 
qué esta especie es la mayor plaga del algodone- 
ro en toda América. 

e La especie registra una elevada tasa y eficiencia 
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reproductivas. Las hembras del picudo pueden 
llegar a depositar 300 huevos a lo largo de to- 
da su vida (el promedio es de 100-120), en los 
botones florales y capullos del algodonero y 
de otras malváceas. Para ello preparan un sitio 
de oviposición con su rostro, perforando las 
estructuras reproductivas del huésped, que 
servirán de protección y alimento a las larvas. 

e La supervivencia de los estados de huevo y lar- 
va, que en Curculionidae suelen alcanzar los 
mayores porcentajes de mortalidad, es muy 
elevada, puesto que el desarrollo larval es en- 
dofítico y de este modo se halla protegido con- 
tra posibles depredadores. 

e Puede haber entre siete y diez generaciones 
anuales, y el período que media entre la ovi- 
posición y la emergencia de los adultos es muy 
breve en condiciones óptimas de temperatura 
y humedad. Por ejemplo, a temperaturas de 
30° C dicho período es de 17-18 días. 

e El picudo ha demostrado poseer una enorme 
capacidad de adaptación a diferentes ambien- 
tes. Si bien se considera originario de tierras ba- 
jas, húmedas y calientes, como las selvas del sur 
de México, se ha adaptado a áreas de tempera- 
turas templado-frías y extrema aridez, como el 
desierto de Sonora en el noroeste de México y el 
sudoeste de EE.UU. En estos ambientes los picu- 
dos suelen atravesar una diapausa invernal, pe- 
ríodo en que sobreviven en los capullos caídos, 
la hojarasca y otros lugares de refugio, sin desa- 
rrollar actividad reproductiva y con un consumo 
energético mínimo. También se ha propuesto la 
existencia de una diapausa estival relacionada 
con períodos de sequía. 

e La capacidad de dispersión de la especie es 
muy grande y esto se debe no sólo a que los 
adultos son buenos voladores, sino también a 
las posibilidades del transporte de huevos, lar- 
vas y pupas dentro de los capullos y botones 
florales de diversas malváceas, por medio del 
viento, adheridos a diversos animales, y en el 
caso del algodón, mediante instrumentos de 
labranza, acopio y transporte. 

e Los machos producen una feromona de agrega- 
ción que atrae tanto a hembras como a ma- 
chos. Cuanto más se alimentan mayor es la 
producción de feromona y por lo tanto la 
atracción de numerosos individuos hacia la 
fuente de alimento. Asimismo se ha demostra- 
do que esta capacidad se incrementa cuando 
los picudos consumen algodón cultivado. 


e El picudo es una especie oligófaga al estado de 
larva, que se alimenta no sólo de Gossypium 
hirsutum L, sino también de otras especies de 
malváceas de las tribus Gossypieae (Cienfuego- 
sia, Hampea y Thespesia), Hibisceae (Hibiscus) 
(Cross et al., 1975; Burke, 1976; Anderson, 
1993) y probablemente de otros huéspedes aun 
no bien estudiados (Sida, Abutilon, Pseudabu- 
tilon, etc), la mayoría de los cuales se distribu- 
yen en vastas áreas del continente americano. 
Los huéspedes silvestres y cultivados habrían 
favorecido la expansión del rango geográfico 
de A. grandis tanto en tiempos prehistóricos 
como históricos (Lanteri et al., 2002 a, b; Loiá- 
cono et al., 2003). 


Hipótesis previas sobre las causas de la 
distribución del picudo del algodonero 


Anthonomus grandis fue descripta por Boheman 
en 1843, sobre la base de material de México, pe- 
ro los primeros registros de daños sobre algodón 
cultivado datan de 1880 (Monclova, México) y 
1894 (Texas, EE.UU). Desde entonces ocurrió una 
rápida y devastadora invasión del cinturón algodo- 
nero del sur de EE.UU de modo que en 1916 el pi- 
cudo se hallaba en la costa Atlántica (Burke et al., 
1986). La campaña de erradicación del picudo lle- 
vada a cabo en dicho país obligó a reemplazar el 
algodón por otros cultivos, en la mayor parte del 
área que se extiende hacia el este de Texas. Sin em- 
bargo la especie nunca pudo erradicarse del área 
comprendida entre Texas y California, ya que en 
ella existen hospederos alternativos al algodón, 
como por ejemplo Gossypium thurberi Todaro y 
Cienfuegosia drummondii (A. Gray) Lewton. 

Según la hipótesis de Burke et al. (1986) la pre- 
sencia del picudo en EE.UU. se explicaría por una 
dispersión natural desde las selvas del sur de Mé- 
xico, a lo largo de las costas Pacífica y del Golfo, 
ocurrida probablemente durante el Pleistoceno. 
Dicha dispersión habría acompañando la diferen- 
ciación de algunos de sus huéspedes nativos de 
los géneros Gossypium y Cienfuegosia. A partir de 
entonces la selección natural habría favorecido la 
adaptación de las poblaciones de picudo a nuevas 
condiciones ambientales, de modo que cuando 
comenzó el cultivo extensivo del algodón en el 
cinturón del sudeste de EE.UU, había poblaciones 
capaces de colonizar las nuevas áreas cultivadas. 
Según Burke et al. (1986) ambas condiciones 
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fueron necesarias para que se produjera esa es- 
pectacular invasión de los zonas algodoneras, la 
disponibilidad de algodón y la presencia de picu- 
dos pre-adaptados para vivir en ambientes margi- 
nales (más áridos y secos que los de su área de 
distribución original). 

La diferenciación morfológica, biológica y gené- 
tica alcanzada por las poblaciones del nordeste de 
México y sudoeste de EE.UU. (“forma thurberia”) y 
del sudeste de EE.UU. (“forma del sudeste”), con 
respecto a las del sur de México (“forma mexica- 
na”), demuestra que la presencia de la plaga en 
EE.UU. no fue consecuencia de una introducción 
reciente, sino de un proceso de divergencia y am- 
pliación del rango geográfico que pudo haber dura- 
do miles de años o hasta más de un millón de años. 

La presencia de A. grandis en distintos países 
de América del Sur ha sido considerada, hasta el 
presente, como resultado de introducciones suce- 
sivas a causa del comercio del algodón (Manessi, 
1997). La secuencia temporal en que fue registra- 
da es la siguiente: Venezuela 1949, Colombia 
1951, Brasil 1983, Paraguay 1991, Argentina 
1993 y Bolivia 1997. En la Argentina el picudo 
fue hallado por primera vez en Misiones en una 
zona donde no se cultiva algodón, el Parque Na- 
cional Iguazú; un año después se encontró en zo- 
nas algodoneras de Formosa (1994), y subsecuen- 
temente en Corrientes (1996) y Chaco (2003). 
Asimismo en 1998, una de las autoras de esta 
contribución tuvo la oportunidad de identificar 
un ejemplar de picudo procedente de trampas de 
feromonas ubicadas en la provincia de Salta (Co- 
lonia Santa Rosa), casi en la frontera con Bolivia, 
asociado aparentemente con vegetación silvestre. 

El conocimiento sobre la variación morfológi- 
ca y genética de las poblaciones de picudo en 
América del Sur es aún insuficiente. Burke et al 
(1986) señalaron que algunas muestras de A. 
grandis de Brasil se asemejaban a la “forma del 
sudeste”, la cual también estaría presente en Ve- 
nezuela, en consecuencia propuso que los picu- 
dos de Brasil habrían ingresado desde dicho país 
o directamente desde EE.UU. Sin embargo los 
mismos autores destacaron que resulta necesario 
realizar estudios más detallados al respecto. 


Principales resultados obtenidos a partir 
de los estudios moleculares 


Nuestro grupo de investigación llevó a cabo 


dos trabajos donde se aplicó la técnica de RAPD 
(Polimorfismos de ADN Amplificados al Azar) pa- 
ra analizar la variabilidad de las poblaciones de A. 
grandis en Argentina, Brasil y Paraguay, conside- 
rando como posibles poblaciones fuente, muestras 
de México y EE.UU. (Lanteri et al., 2000 Scataglini 
et al. 2000). Dado que dicha técnica no permite 
realizar inferencias de tipo filogenético, se decidió 
iniciar un análisis de secuencias de los genes mito- 
condriales de la Citocromo Oxidasa | y II (COI y 
COII) (Confalonieri et al., 2003), y un estudio filo- 
geográfico (Scataglini et al, inéd.) a fin de interpre- 
tar la historia evolutiva de A. grandis. 

En los estudios de RAPD todas las poblaciones 
estudiadas se comportaron como unidades pan- 
mícticas independientes y la mayor variabilidad 
genética medida por porcentaje de loci polimór- 
ficos y niveles de heterocigosis se registró en las 
muestras de Tecomán (sudoeste de México) y del 
Parque Nacional Iguazú (Misiones, Argentina). El 
cálculo del número de migrantes por generación 
(Nm) señala que el par Tecomán-Iguazú registra 
el valor de tasa de migración efectiva más alto, a 
pesar de que éstas son poblaciones geográfica- 
mente muy distantes, lo cual estaría indicando 
una posible conexión ancestral entre las mismas. 
Asimismo el árbol de Neigbour—Joining resultante 
del estudio de RAPD también muestra que la po- 
blación de Iguazú es genéticamente más próxima 
a la de México, que a las restantes poblaciones 
procedentes de zonas algodoneras de la Argentina 
(Laguna Naick-Neck en Formosa), Paraguay (Caa- 
cupé e Yjhovy) y Brasil (Carajá y Londrina en el 
estado de Paraná), a pesar de que estas últimas se 
hallan geográficamente más próximas (Scataglini 
et al, 2000). 

A fin de corroborar la hipótesis surgida a par- 
tir de los marcadores RAPD se analizaron se- 
cuencias de dos genes mitocondriales que por su 
elevada tasa mutacional resultan marcadores 
adecuados para realizar estudios a nivel infraes- 
pecífico y de especies próximas (Avise, 2000) 
Una población se considera ancestral o antigua 
cuando posee numerosos “haplotipos” o variantes 
del ADN mitocondrial, y reciente o colonizadora, 
si tiene uno o unos poco haplotipos separados por 
uno o unos pocos pasos mutacionales (sustitucio- 
nes de nucleótidos). Además, cuando varias po- 
blaciones diferentes poseen un mismo haplotipo, 
se puede inferir que tienen un mismo origen (Avi- 
se, 2000; Confalonieri et al., 2003; Lanteri & Con- 
falonieri, 2003). 
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Tabla 1. Información sobre procedencia de las muestras estudiadas, tamaño de las mismas y frecuencia de ha- 





plotipos hallados. 
Localidad País/ Acrónimo Características n° de Frecuencia 
muestral Provincia del área individuos de haplotipos 
o Estado or muestra 
Lubbock USA, Texas Tx Algodonera 17 COI: 4 A1, 4 Tx1, 1 Tx2 
COII: 6 A2, 1 Tx3, 1 Tx4 
Tecomán México, Me Algodonera 10 COLI: 4 Mel, 1 Me2, 1 Me3, 
Colima 1 Mes, 1 Me», 1 Me6, 1 Me7 
Londrina Brasil, Lo Algodonera 17 COL 7 A1, 1 Lol, 1 Lo2, 1 Lo3 
Paraná COII: 6 A2, 1 Lo4 
Caacupé Paraguay, Ca Algodonera 17 COI: 10 A1 
Cordillera COII: 7 A2 
Lag. Naick Argentina, Nn Algodonera 12 COI: 7 A1 
Neck Formosa COIT: 3 A2, 2 Pe2 
Puerto Argentina, Pe Vegetación nativa, 11 COI: 5 A1, 1 Pel 
Península Misiones área con disturbio COII: 3 A2, 2 Pe2 
Puerto Argentina, lg Vegetación nativa, 9 COL 1 Igl, 1 Ig2, 1 Ig3, 
Iguazú Misiones área protegida 1 Ig4, 1 Ig5 


A partir de las secuencias del gen COI se iden- 
tificaron 19 haplotipos diferentes en poblaciones 
de picudos de la Argentina, Brasil, Paraguay, Mé- 
xico y USA; y a partir del gen COII, nueve haplo- 
tipos (en este último caso no fue posible estudiar 
poblaciones de México por falta de material su- 
ficiente). La procedencia de todas las muestras 
estudiadas, como así también su tamaño y los 
haplotipos presentes en cada una de ellas, se de- 
tallan en la Tabla 1. Como puede observarse, las 
muestras con mayor diversidad haplotípica son 
las de México y la del Parque Nacional Iguazú, 
las cuales para COI presentan siete y cinco ha- 
plotipos distintos, respectivamente. Además se 
identificó un haplotipo al que se denominó “A1” 
en COI, y “A2” en COII, que es muy frecuente en 
la mayoría de las muestras recolectadas en zonas 
algodoneras de América del Sur y en Texas, pero 
está ausente en la de México y en la de Iguazú. 
Inclusive las poblaciones de Caacupé (Paraguay) 
y de Laguna Naick-Neck (Formosa, Argentina) 
son monomórficas para el haplotipo “A” (Confa- 
lonieri et al., 2003; Scataglini et al. inéd.). 

En los filogramas obtenidos mediante técni- 
cas de “parsimonia” también se observa que los 
haplotipos de Iguazú forman un clado indepen- 
diente de los restantes, procedentes de áreas al- 
godoneras de América del Sur y de Texas, y que 
el número de cambios acumulados en el clado 


COII: 1 1g6, 1 Ig7, 1 188, 1 Ig9 


de Iguazú es aun mayor que en la muestra de 
México (Fig. 1) (Confalonieri et al., 2003; Scata- 
glini et al. inéd). 


La nueva hipótesis que surge 
de la evidencia molecular 


Todos los análisis moleculares realizados apor- 
tan evidencias en favor de una nueva hipótesis 
para explicar la presencia de A. grandis en Amé- 
rica del Sur, ya que de acuerdo con los valores de 
variabilidad genética y diversidad haplotípica al- 
canzados, algunas poblaciones deben conside- 
rarse típicamente ancestrales, lo cual significa 
que ciertos linajes de picudos se hallarían en 
áreas de vegetación nativa, con anterioridad al 
inicio del cultivo del algodón. Sin embargo, la hi- 
pótesis de introducción de la plaga mediante el 
cultivo del algodón tampoco puede descartarse, 
ya que también se identificaron poblaciones con 
características de colonizadoras recientes, es de- 
cir, con muy bajos niveles de heterocigosis y/o di- 
versidad haplotípica nula. 

El haplotipo “A” se ha encontrado en zonas al- 
godoneras situadas en ambientes de vegetación 
xerófila de Texas y de Brasil-Paraguay—Argentina, 
pero no estaría presente en México, de modo que 
esta distribución disyunta podría interpretarse co- 
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Figura 1: Filograma de haplotipos basado en secuencias del gen mitocondrial COI (Citocromo Oxidasa I). El lar- 
go de las ramas es proporcional al número de pasos entre los haplotipos. Los acrónimos utilizados son los mis- 
mos de la Tabla 1. Los números ubicados en la intersección de las ramas indican valores de bootstrap (ilustración 
tomada de Confalonieri et al. 2003). 


mo consecuencia de una colonización a distan- 
cia desde EE.UU., debida al cultivo del algodón. 
Pero por otra parte llama la atención el hecho de 
que uno de los huéspedes nativos del picudo, 
Cienfuegosia drummondii (A. Gray) Lewton, ex- 
hiba el mismo patrón disyunto (Texas, provincia 
biogeográfica chaqueña en América del Sur) (Bur- 
ke & Clark, 1976), lo cual sugiere que dicho pa- 
trón podría explicarse tanto por dispersión a dis- 
tancia como por vicarianza, es decir, por inte- 
rrupción de la distribución continua de la especie 
debida al surgimiento de una barrera geográfica. 
Por ejemplo, se podría postular que durante el 
período de máxima expansión de las zonas áridas 
ocurrido en el Pleistoceno (Simpson—Vuilleumier, 
1971; Ab'Saber, 1977), el huésped y su fitófago 
alcanzaron su rango de expansión máxima, y ha- 
cia fines de ese período geológico, cuando se 
produjo una re-expansión de las selvas y una re- 
ducción del área de costas por elevación del ni- 
vel de los océanos (Donn et al., 1962), en Méxi- 
co se habrían extinguido los linajes de picudos 
asociados con vegetación xerófila costera (con al- 
ta frecuencia del haplotipo “A”). Asimismo una 
vez que comenzó el cultivo extensivo del algo- 
dón, tanto en América del Sur como en América 
del Norte, las poblaciones habrían atravesado 
“cuellos de botella” que condujeron a la selec- 
ción del haplotipo “A”, de modo que éste se 
transformó en el más frecuente o en el único pre- 
sente en ciertas áreas de cultivo. 


Existen numerosos ejemplos de patrones dis- 
yuntos en plantas vasculares distribuidas en zo- 
nas templadas y desiertos de EE.UU., y en áreas 
de vegetación xerófila de América del Sur, y no 
hay acuerdo entre los especialistas acerca de cuál 
de las dos hipótesis, vicarianza o dispersión, es la 
más plausible (Axelrod, 1958; Raven, 1963; Ra- 
ven € Axelrod, 1975; Lia et al., 2001). Se espera 
que futuros estudios de filogeografía comparada, 
en plantas y fitófagos asociados, bajo el marco 
teórico-metodológico de la biogeografía históri- 
ca, contribuyan a dar respuesta a los interrogan- 
tes aun no resueltos. 

Los indicios de que A. grandis podría hallarse 
en América del Sur como consecuencia de una 
dispersión natural son numerosos, pero hasta el 
presente no habían sido considerados. Por ejem- 
plo, el picudo se encontró por primera vez en Ve- 
nezuela en 1949, tanto en algodón cultivado como 
en Cienfuegosia affinis (H.B.K.) Hochreutiner, cu- 
yo rango de distribución incluye también Brasil, 
Bolivia, Paraguay y Argentina (Szumkowski, 
1952). Parece improbable que un insecto reciente- 
mente introducido se hubiera adaptado tan rápida- 
mente a un huésped nativo. En Cuba el picudo se 
asocia exclusivamente con G. barbadense L. y en 
general no causa daños a dicha planta (Burke et 
al., 1986), por lo que podría inferirse que la pre- 
sencia de huésped y fitófago se debería a una dis- 
persión natural desde el continente hacia la isla. La 
capacidad de dispersión transoceánica de varias 
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especies de Gossypium ha sido bien documenta- 
da (Fryxell, 1965, 1969). También resulta llamati- 
vo que los primeros registros de A. grandis en la 
Argentina no procedan de zonas algodoneras si- 
no de un área de vegetación nativa (Iguazú); que 
uno de los primeros focos de picudo en Brasil se 
localizara en el nordeste, donde se distribuye el 
algodón endémico Gossypium mustelinum Miers 
ex Watt.; que el foco ubicado en Paraguay coinci- 
da con el área de mayor diversidad específica de 
Cienfuegosia en América y que en dicho pais la 
asociación natural de A. grandis con el ectoparasi- 
toide Catolaccus grandis (Burks) (Hymenoptera: 
Pteromalidae) sea sorprendentemente elevada 
(Gallo et al., 1998). 

Los datos mencionados precedentemente sugie- 
ren que A. grandis podría haber estado asociado 
con malváceas nativas de América del Sur antes de 
que comenzara el cultivo extensivo del algodón, 
pero hasta el presente se supuso que dichas plan- 
tas servirían sólo como hospederos alternativos du- 
rante épocas de inter-zafra. Los resultados de los 
estudios moleculares proveen una evidencia fun- 
damental en favor de la distribución natural del pi- 
cudo en América del Sur, al mismo tiempo que de- 
muestran que el cultivo del algodón ha jugado un 
rol determinante en la dispersión de la plaga. 


Implicancias teóricas y prácticas de la nueva 
hipótesis propuesta 


e Implicancias prácticas: Linajes de picudos con 
diferentes características morfológicas, genéti- 
cas y biológicas podrían requerir diferentes es- 
trategias de control. 


Las formas de picudo descriptas por Burke 
(1968) para América del Norte, no sólo se dife- 
rencian por sus caracteres morfológicos sino ade- 
más por sus preferencias de huéspedes, biología 
y adaptaciones (Burke et al., 1986). Por ejemplo la 
“forma thurberia” es la más robusta de las tres, se 
asocia preferentemente con el huésped silvestre 
Gossypium thurberi, algodón silvestre endémico 
del desierto de Sonora, sus hembras oviponen pre- 
ferentemente en capullos y no en flores, y de 
acuerdo con análisis moleculares mediante frag- 
mentos de restricción de ADN mitocondrial sus 
poblaciones son genéticamente muy variables 
(Roehrdanz, 2001). 

Desde el punto de vista aplicado la caracteri- 


zación genética es importante para establecer 
desde qué áreas y a partir de qué huéspedes (cul- 
tivados o silvestres) provienen los picudos que 
atacan el algodón en una zona determinada (Bar- 
tlett et al., 1983; Roehrdanz & North, 1992). Por 
ejemplo, estudios morfológicos y genéticos indi- 
can que los picudos de áreas algodoneras de Ari- 
zona provienen por un lado de áreas algodoneras 
de Sonora (los vientos predominantes favorecen 
este movimiento especialmente hacia fines de la 
época de cosecha), y por otro, de poblaciones 
asociadas con G. thurberi en Arizona. Inclusive 
Burke et al (1986) señalaron que en ciertas áreas 
los picudos asociados con G. thurberi continua- 
rían su divergencia genética, en tanto que en 
otras, estarían aislados de los linajes asociados 
con el algodón. Asimismo Roehrdans & North 
(1992) señalaron la importancia de los estudios 
basados en ADN mitocondrial para poner a prue- 
ba hipótesis alternativas con respecto a los cam- 
bios de huéspedes: 

a. Si el cambio de huéspedes desde malváceas 
silvestres hacia el algodón fuera muy reciente 
o si se hubiera dado en una pequeña pobla- 
ción, por efecto de “cuello de botella” cabría 
esperar una escasa variabilidad a nivel de los 
haplotipos mitocondriales de dicha población. 
Si los picudos que se desarrollan habitualmen- 
te en plantas silvestres pudieran pasar al algo- 
dón cada vez que les fuera posible, entonces 
cabría registrar una considerable variabilidad 
en las poblaciones de estos picudos. 


> 


Los estudios morfológicos y genéticos que es- 
tá desarrollando nuestro grupo de investigación, 
aunque aun preliminares, demuestran que en la 
Argentina existen dos linajes principales de picu- 
dos: los que presentan al haplotipo “A” como el 
más frecuente o son monomórficas para dicho 
haplotipo, y los que registran una gran variabili- 
dad haplotípica pero carecen del haplotipo “A”. 
Las primeras incluyen individuos muy robustos y 
de tamaño grande (además de otras característi- 
cas morfológicas), y estarían adaptadas al am- 
biente típico de la provincia biogeográfica cha- 
queña (xerofítico en relación con las selvas de la 
provincia paranaense) y al algodón cultivado co- 
mo huésped principal. 

El tamaño de los picudos está determinado 
por el tamaño de la estructura reproductiva en la 
cual se desarrolla la larva (depende de la canti- 
dad de alimento consumido), de modo que esta 
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característica morfológica podría tomarse como 
un indicio de que dichos picudos se han desarro- 
llado en algodón. Estos datos concuerdan con los 
obtenidos a partir de capturas en la “zona de erra- 
dicación” de Formosa, donde se advierte el ingre- 
so de picudos procedentes de áreas algodoneras 
de Paraguay, próximas a la frontera (Manessi, 
1997; Lanteri et al., 2000). Asimismo, debido a la 
ausencia de variabilidad genética, se podría infe- 
rir que dichos picudos han atravesado un “cuello 
de botella” y podrían haber perdido la capacidad 
de cambiar de huéspedes o de desarrollarse en 
otros huéspedes además del algodón cultivado. 

Por lo contrario, las poblaciones procedentes 
de áreas de vegetación nativa de Misiones, como 
es el Parque Nacional Iguazú, presentan picudos 
de tamaño mucho más pequeño y una elevada 
variabilidad genética también expresada en va- 
rios caracteres morfológicos que están siendo es- 
tudiados (del Río & Lanteri, 2003). Cabe suponer 
que estos picudos se desarrollan en malváceas 
silvestres aun no identificadas, cuyas estructuras 
reproductivas son probablemente más pequeñas 
que las de Gossypium hirsutum L, estarían adap- 
tados a ambientes húmedos como los de la selva 
paranaense, y conservarían la capacidad de reali- 
zar cambios de huéspedes y de pasar al algodón 
cultivado cuando éste estuviera disponible. En 
efecto, resultados preliminares señalan que los pi- 
cudos que actualmente causan daños en áreas al- 
godoneras del norte de Corrientes, provendrían 
principalmente de áreas de vegetación silvestre 
de Misiones. 


e Implicancias teóricas: Nuevas hipótesis sobre la 
distribución y huésped ancestrales de A. grandis 


Los resultados obtenidos a partir de los estu- 
dios moleculares permiten plantear alternativas a 
las hipótesis previas sobre el lugar de origen y el 
huésped ancestral del picudo. Según Burke et al 
(1986) A. grandis es originaria de las selvas del 
sur de México, área en que se registra la mayor 
diversidad específica de Hampea, género de mal- 
váceas considerado ancestral para las cinco espe- 
cies del grupo de A. grandis (Jones & Burke, 
1997; Jones, 2001). Sin embargo, si para identifi- 
car el área de origen del picudo se tomara en 
cuenta la ubicación de las poblaciones con mayor 
variabilidad genética del insecto, entonces ésta 
debería situarse en América del Sur. 

El concepto de centro de origen ha sido criti- 


cado por numerosos biogeógrafos modernos da- 
do que los criterios empleados para determinar su 
ubicación se fundan en argumentos cuyo susten- 
to es débil y a veces contradictorio (Croizat et al., 
1974; Rosen, 1976; Nelson € Platnick, 1981; 
Morrone, 2002). Asimismo en el caso del picudo 
no podría darse una respuesta definitiva al res- 
pecto, pues aun resta estudiar numerosas pobla- 
ciones del área comprendida entre Argentina y 
México, y se necesita mayor información sobre fi- 
logenia, distribución y variación genética de sus 
huéspedes. La novedad más importante con res- 
pecto a la distribución ancestral de A. grandis 
aportada por la evidencia molecular, es que la es- 
pecie se hallaba ampliamente distribuida en las 
Américas, probablemente desde el Pleistoceno 
(Scataglini et al., inéd.). 

A causa de la intervención humana resulta 
muy difícil establecer, tanto en el caso de A. 
grandis como en el de sus huéspedes cultivados, 
cuáles eran los límites de la distribución ancestral, 
antes de dicha intervención (Phillips, 1963; Fry- 
xell, 1979). En este sentido no sólo se debe tener 
en cuenta el cultivo moderno del algodón sino 
además la dispersión asociada con el cultivo pri- 
mitivo de Gossypium hirsutum L. desde hace 
aproximadamente 8.000 años (MacNeish, 1964; 
Fryxell, 1965), y de otros algodones nativos como 
por ejemplo Gossypium barbadense L, utilizados 
para consumo familiar por los aborígenes ameri- 
canos y los primeros colonizadores (Hutchinson et 
al., 1947; Gutiérrez et al., 1960; Carnevali, 1970). 

Las autoras de este artículo suponen que los li- 
najes de picudo actualmente asociados con am- 
bientes xerófilos de América del Sur podrían ha- 
berse dispersado a largo de la costa norte de Brasil 
y desde el nordeste brasileño hasta Paraguay si- 
guiendo el denominado “corredor de las savanas” 
(Prado & Gibbs, 1993; Morrone, 2000), que inclu- 
ye las provincias biogeográficas de la Caatinga, del 
Cerrado y Chaqueña (Cabrera & Willink, 1980), en 
las cuales crecen numerosos potenciales huéspe- 
des, principalmente especies de Cienfuegosia, 
Gossypium mustelinum Miers ex Watt, e Hibiscus 
pernambucensis Arruda. También cabe suponer 
una distribución natural del picudo desde Colom- 
bia hasta Bolivia, siguiendo las distribución de las 
poblaciones genéticamente más variables de G. 
barbadense L. (Gutiérrez et al., 1960; Carnevali, 
1970), y la posibilidad de que en América del Sur 
haya otros huéspedes nativos no bien estudiados, 
como por ejemplo especies de malváceas perte- 
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necientes a los géneros Abutilon, Pseudabutilon, 
Sida, Pavonia y Sphaeralcea. 

Estas propuestas deben ser confirmadas por es- 
tudios de campo, que permitan certificar el desa- 
rrollo de la especie en los distintos huéspedes na- 
tivos, y con el análisis molecular de muestras de 
diferentes áreas de América del Sur. Por el mo- 
mento no es posible establecer hasta qué latitud 
llegaba el picudo antes de que comenzara el cul- 
tivo extensivo del algodón y/o la deforestación 
masiva. Tampoco se puede saber si los picudos 
del Parque Nacional Iguazú, estudiados sobre la 
base de material de trampas colocadas en la 
frontera entre Argentina y Brasil, procedían de 
uno u otro país, o de áreas de selva situadas den- 
tro o fuera del parque, ya que los vientos podrían 
haber favorecido su dispersión desde zonas más 
alejadas. Lo que sí se puede argüir sobre la base 
de la evidencia molecular, es que esos picudos 
no provienen de áreas algodoneras cercanas, si- 
no de algún lugar de la selva paranaense (sensu 
Morrone, 2001). 

Con respecto al supuesto huésped ancestral 
del grupo grandis, cabe señalar que Hampea es 
un género de origen reciente en términos filoge- 
néticos, con una distribución restringida, que se 
extiende entre el sur de México y Colombia (Fry- 
xell £ Lukefahr, 1967; Fryxell, 1979; Jones et al., 
1997). Por lo tanto las poblaciones ancestrales de 
A. grandis presentes en áreas de vegetación nativa 
situadas al sur de Colombia, no podrían haberse 
desarrollado en dicho huésped. Las autoras de es- 
te trabajo consideran que géneros de malváceas 
de mayor antigúedad y con una amplia distribu- 
ción geográfica en las Américas, como Gossypium 
y Cienfuegosia, son huéspedes ancestrales más 
plausibles que Hampea, el cual podría ser un 
huésped secundario. En América del Sur existen 
especies diploides y anfidiploides de Gossypium, 
presentes al menos desde el Pleistoceno, y una 
gran diversidad de especies de Cienfuegosia, prin- 
cipalmente en áreas de vegetación xerófila (Kra- 
povickas, 1999), muchas de los cuales podrían 
haberse comportado como huéspedes ancestrales 
de A. grandis (Fig. 2). 

Por otra parte el especialista norteamericano 
W. Clark (1995) ha propuesto que A. grandis po- 
dría estar más estrechamente relacionada con 
ciertas especies del género Loncophorus Chevro- 
lat, distribuido desde Argentina hasta México y 
asociado con Bombacaceae (familia de Malvales 
próxima a Malvaceae) (Clark, 1988), que con las 


demás especies del grupo grandis, restringidas a 
México y Costa Rica, y con Hampea como único 
huésped (Jones, 2001). Es decir que la reformula- 
ción del análisis de las relaciones filogenéticas de 
A. grandis también podría influir sobre la proposi- 
ción de una nueva hipótesis sobre sus posibles 
huéspedes ancestrales. Asimismo los estudios filo- 
genéticos de malváceas basados en datos molecu- 
lares, en especial aquéllos relativos a la evolución 
de Gossypium, también prometen aportar infor- 
mación valiosa para interpretar la evolución del 
picudo en América (Wendel et al., 1995; Zhao et 
al,.1998; Small & Wendel, 2000; Wendel & 
Cronn, 2002). 


PERSPECTIVAS Y CONCLUSIONES 


Anthonomus grandis es una de las especies de 
Curculionidae que ha recibido mayor atención 
por parte de entomólogos de todas las especiali- 
dades, en los últimos 120 años, sin embargo, es 
indudable que aun resta muchísimo por conocer 
acerca de la constitución genética de sus pobla- 
ciones, sus huéspedes y preferencias de alimenta- 
ción, sus adaptaciones a diferentes ambientes, sus 
relaciones filogenéticas con otros Anthonomini, 
etc. Aunque existen patrones generales, el com- 
portamiento de la especie tiene sus peculiarida- 
des en cada región del continente americano. Las 
estrategias para su control no deberían ser las 
mismas en áreas de cultivo situadas en valles en- 
tre montañas, como ocurre en México, América 
Central y países del norte de América del Sur, que 
en ambientes abiertos o corredores naturales o ar- 
tificiales, donde las plaga no tiene barreras geo- 
gráficas naturales para su dispersión. Además se 
deberían tomar en cuenta los diferentes ambientes 
(desiertos, bosques xerófilos o selvas tropicales o 
subtropicales; áreas con o sin mayor grado de dis- 
turbio por la agricultura y/u otras actividades hu- 
manas) y las posibles adaptaciones de los picudos 
a dichos ambientes (mayor o menor resistencia a 
la sequía o las bajas temperaturas, preferencias 
para la oviposición en capullos o en botones flo- 
rales, preferencias de alimentación por determina- 
dos huéspedes alternativos al algodón, etc.). 

Nuestro grupo de investigación continua tra- 
bajando en la caracterización genética de pobla- 
ciones de picudo con el objetivo de ampliar el 
muestreo hacia áreas aun no exploradas, que se 
consideran críticas para el avance de los estudios, 
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Figura 2. Mapa mostrando las poblaciones de Anthonomus grandis estudiadas en estudios moleculares. Los acró- 
nimos son los mismos que se utilizaron en la Tabla 1 y la figura 1. Las áreas delimitadas y diferenciadas con dis- 
tinto tipo de rayas corresponden a la distribución de cuatro especies de algodones americanos: Gossypium thur- 
beri Todaro (rayas oblícuas hacia la derecha); G. hirsutum L. (rayas verticales); G. barbadense L. (rayas horizonta- 
les) y G. mustelinum Miers ex Watt. (rayas oblícuas hacia la izquierda). 


por ejemplo Colombia, Bolivia, el nordeste de 
Brasil, y las provincias de Chaco y Corrientes en 
la Argentina. Se ha iniciado la caracterización 
morfológica de los linajes de picudo distribuidos 


en la Argentina y países limítrofes, y su compara- 
ción con los resultados obtenidos a partir de los 
análisis moleculares (del Río € Lanteri, 2003); se 
ha llevado a cabo un estudio filogeográfico para 
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explicar la evolución del picudo en América don- 
de se aplicó un reloj molecular basado en el gen 
COI (Scataglini et al. inéd.), procedimiento que 
ha dado muy buenos resultados para estimar la 
antigúedad de filogrupos diferenciados durante el 
Pleistoceno (Avise & Walker, 1998); y se está rea- 
lizando la caracterización de poblaciones de di- 
ferentes áreas de la provincia de Misiones me- 
diante la técnica de RAPD de alta resolución 
(Guzmán et al., 2003). 

El estudio de las poblaciones de Misiones justi- 
fica la realización de análisis genéticos detallados, 
ya que en dicha provincia existe la posibilidad de 
que picudos procedentes de áreas de selva nativa 
se estén hibridando con otros que provienen de 
áreas algodoneras de Paraguay, especialmente en 
las zonas de frontera y después de las zafras. Indu- 
dablemente la deforestación indiscriminada que 
tuvo lugar en esta provincia durante los últimos 20 
años ha determinado la formación de fragmentos 
de selva nativa conectados por corredores artifi- 
ciales, que habrían facilitando la dispersión rápida 
del picudo, a pesar de que en dicha provincia no 
se cultiva algodón. 

Otros aspectos fundamentales que deberían 
ser investigados se refieren a la identificación de 
los huéspedes nativos de A. grandis en Misiones 
y otras provincias de la Argentina, y al estudio de 
las preferencias de oviposición de las hembras 
adultas, ya que este comportamiento determina 
en qué huéspedes se desarrollarán las larvas. En 
este último caso será preciso realizar una previa 
caracterización genética de los individuos em- 
pleados en los experimentos, ya que si se trabaja- 
ra con linajes de picudos endocriados o con muy 
escasa variabilidad (como aquellos monomórfi- 
cos para el haplotipo “A”) se podría obtener co- 
mo resultado una marcada preferencia por 
Gossypium hirsutum L., en tanto que si se utiliza- 
ran muestras con elevada variabilidad genética, 
los picudos podrían tener un rango de huéspedes 
mucho más amplio. Por ejemplo, ciertas pobla- 
ciones de picudos de la costa oeste de Chiapas 
(México) se desarrollan en Hibiscus pernambu- 
censis Arruda, pero no así las de la costa este, cu- 
ya constitución genética sería diferente (Bodegas 
et al., 1977). Dichos autores han sugerido que el 
cambio de huéspedes de Gossypium a Hibiscus 
sería relativamente reciente. Asimismo se ha 
comprobado que bajo condiciones experimenta- 
les, las larvas de picudo se desarrollan en Hibis- 
cus rosasinensis L., planta ornamental amplia- 


mente extendida en el nordeste de la Argentina y 
algunas áreas urbanas y suburbanas de Brasil y 
Paraguay, alcanzando inclusive una mayor longe- 
vidad que en Gossypium hirsutum L. (Gabriel, 
1999). De comprobarse esta asociación en la na- 
turaleza, cabría inferir un cambio de huésped re- 
ciente, dado que la denominada “rosa china” es 
una especie introducida. 

Por otra parte, cuando se analizan las posibili- 
dades de que hayan ocurrido o puedan ocurrir 
cambios de huéspedes, o ampliaciones del rango 
de huéspedes, se debe tener en cuenta no sólo la 
constitución genética de las poblaciones de los fi- 
tófagos y las características físico-químicas de las 
plantas, sino además la disponibilidad y la abun- 
dancia de estas últimas en determinadas áreas 
(Lanteri et al., 2002b). Estudios recientes señalan 
que entre dos o más huéspedes con característi- 
cas similares, el fitófago elegirá aquél con un área 
de distribución más amplia y con mayor frecuen- 
cia de individuos (Fowler & Lawton., 1982; Ber- 
nays € Chapman, 1994; Schoonhoven et al., 
1998; Becerra & Venable, 1999). 

Otras investigaciones básicas y aplicadas ne- 
cesarias para poder mantener las poblaciones de 
picudo por debajo del nivel de daño económico, 
se relacionan con el estudio de sus enemigos na- 
turales, principalmente microhimenópteros para- 
sitoides de larvas (Ramalho & Wanderley, 1995). 
El pteromálido Catolaccus grandis (Burks) es una 
de las 15 especies de esta familia de insectos, 
asociadas con el picudo del algodonero (Summy 
et al. 1995), que ha demostrado una notable efi- 
cacia de control, especialmente en áreas tropica- 
les de México, América Central, Colombia y nor- 
deste de Brasil (Morales-Ramos et al., 1995, 
1996; García-Roa & Sánchez, 1996; Ramalho et 
al., 2000). Asimismo, la técnica de cria masiva de 
Catolaccus grandis, para realizar liberaciones 
inundativas, se ha desarrollado con éxito utilizan- 
do como huéspedes alternativos a otros coledpte- 
ros como el curculiónido Euscepes postfasciatus 
(Fairmaire) y/o el brúchido Acanthoscelides ob- 
tectus (Say) (Garcia Roa & Sanchez, 1996; Ramal- 
ho et al. 2000). 

El control biológico mediante el ectoparasitoi- 
de de larvas (tercer estadio) y pupas, Catolaccus 
grandis, y/u otros enemigos naturales, sería una 
estrategia conveniente para impedir el aumento 
de las densidades poblacionales del picudo en la 
Argentina. Ésta podría aplicarse tanto sobre lina- 
jes de picudo con características de colonizadores 
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recientes, donde se podría intentar un enfoque 
“clásico” introduciendo el controlador biológico 
desde su lugar de origen, como en poblaciones 
supuestamente ancestrales, las cuales estarían na- 
turalmente parasitoidizadas (por ejemplo ciertas 
poblaciones paraguayas, según Gallo et al., 
1998). En este último caso habría que estudiar las 
causas por las cuales Anthonomus grandis escapó 
a los efectos del control ejercido por Catolaccus 
grandis (e.g. incremento de la actividad algodone- 
ra sin que mediaran prácticas culturales adecua- 
das, deforestación y aumento de áreas ocupadas 
por malváceas ruderales, selección de picudos re- 
sistentes a otros agentes de control, etc.). 

La historia evolutiva del picudo del algodonero 
es antigua y compleja, y parece estar estrecha- 
mente relacionada tanto con la historia filogenéti- 
ca y de diversificación de sus huéspedes, como 
con el cultivo del algodón, desde la época de su 
incipiente domesticación en Mesoamérica. Su 
irrupción como plaga y su rápida dispersión sobre 
vastas áreas de América del Sur, es sin embargo un 
evento histórico reciente, cuyas causas deberían 
buscarse no sólo en la intensificación del inter- 
cambio comercial, sino también en los serios dis- 
turbios ambientales ocurridos a partir de la déca- 
da del ochenta en la Argentina (Misiones), Para- 
guay y Brasil, en especial la intensa deforestación 
de bosques y selvas, y su reemplazo por cultivos 
de algodón (Scataglini et al., 2000). Una situación 
tan compleja debería abordarse sobre la base de 
sólidos conocimientos básicos y de una estrategia 
de control integrado que tome en cuenta toda la 
información disponible. 
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